


























1. B 1 0 R E S E A R C H/ 3 S 





















2. B 1 0 R E S E A R C H/ 3 M 
B 1 0 R E S E A R C H/ 3 Mは、蛋白質の特定アミノ酸の置換効果を立体障害の
チェックなどを行って調べることができるシステムです。
・各種表示機能をサポートしています。
以下の各種表示機能により、蛋白質分子を表示できます。
一立体構造表示・タイプ表示
アミノ酸残基一次配列表示・色分け表示
一部分拡大表示・ Depthque(明暗による遠近)表示
ースタイル表示・ Color表示
・置換(ポイントミューテーション)機能をサポートしています。
簡単なマウス操作によりアミノ酸残基の置換を行えます。配列データと立体構造
の連動表示が可能なため、置換される残基の指定は立体構造上はもちろん、配列
データ上からも行えます。
・干渉チェック機能をサポートしています。
指定したアミノ酸残基のCa-C sを軸にして側鎖を回転させることができます。
これに伴う周囲の残基との干渉をチェックすることもできます。
-Sound ..........干渉した場合、アラート音を出す
-Color ..........干渉した部分と干渉相手の残基を発色させる
-Act ion-・・・・・・・・・干渉した場合、側鎖の回転がストップする。
-Sequence Check. .干渉した場合、一次配列ウインドウの干渉相手の残基種部分
が発色する
・原子間距離表示機能をサポートしていますι
指定原子から一定距離内に存在する原子との距離、あるいは 2つの原子聞の距離
を表示します。
・簡易エネルギ一計算が可能です。
指定したアミノ酸残基を Cα-C sを軸として回転させる際の簡易エネルギ一計
算 (Lennard-J onesポテンシャル計算)を行います。また、その簡易エネルギ
一計算結果を曲線グラフで表わします。
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